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caa gtt tga gat att taa att att att ttg gtg eta aga aaa att ttg tga aaa ATG AAT 

M N 

61 

TAT TCA AAG GAT GCC CCA GAA TTT GTT GTG TCT CCA AAA GAT GCA CGC GAA TTT GTT GTA 
YSKDAPEFVVSPKDAREFVV 
121 

AAA TGT ATG CAA ACA GTT GGA ACA TCC CCT GAC CAT GCT GGT CAA TTA GCA GAT CTA TTA 
K C M QTVG T S PDHAGQLADLL 
181 

TTG GAT GCT GAT CTT GTT GGA CAC TAT AGT CAT GGT CTA AAT CGA CTT CAT ATT TAT GTG 
L DA D LVG H Y S HG LN R LH I YV 
241 * 

GAT GAC GTC AAA AAC GGA GTT AAA GGA AAT GGA GTT CCA AAA GTG TTA AAA CAA AAA GGA 
DDVKNGVKGNGVPKVLKQKG 
301 

GGC ACT GCT TGG GTT GAT GGA GAA AAT CTT CTG GGT GCA GTT GTT GGA AAC TTC TGT ACC 
GT -A WVDG ENLLGAVVGNFCT 
361 

GAC TTG GCT ATT AAA TTG GCT AAA GAA TTT GGC GTT GCT TGG GTG GTA ACA AAA AAT TCT 
DLAI KLAKEFGVAWVVTKNS 
421 

AAT CAT TAT GGA GCT TGT CAA CAT TAT ACT AAG AAA ATT GCA AAT GCA GGA ATG GTG GGA 
NHYGACQHYTKK IANAG MVG 
481 

ATG TCT TTT ACA AAT ACA TCG CCT CTC ATG TTC CCC TGC CGA TCT TCT GAG ATT GGA CTT 
MSFTNTSPLMFPCRSSEIGL 
541 

GGT ACA AAC CCT CTT TCT TGT TGT GTC AAC TCG GAA AAG ACA GGA GAC AGT TTT TTG TTA 
GTNPLSCCVNSEKTGDSFLL 
601 

GAC ATG GCT ACG ACA ACT GTT GCT CTT GGA AAG GTA GAG CTG GCA GAT TGT CGC GGT AAA 
DMATTTVALGKVELADCRGK 
661 

ACA CAA ATT CCC TCC ACA TGG GGT GCC GAT TCT AAA GGC AAT CCA TCG ACT GAT ACA CAA 
TQI PSTWGADSKGNPSTDTQ 
721 

GTT GTT TTA CAC GGT GGC GGA CTT TTG CCT TTA GGC GGT ATA GAA GAG ACG GGA TCT TAC 
VVLHGGGLLPLGGI EETGSY 
781 

AAA GGA ACG GGT CTT TCA ATG ATG GGT GAA TTG TTT TGT GGA ATT TTG GCA GGG TCA AGT 
KGTGLSMMGELFCGILAGSS 
841 

TTT GGA AAA AAT GTA CGA TTA TGG GGG CAA TCA CAC AAA GCC GCT GAC AAT GGC CAA TGT 
FGKNVRLWGQSHKAADNGQC 
901 

TTT GTT GCT ATT GAT CAA GAA TGT TTT GCC CCA GGA TTT GCT CCT CGT TTA CAA CAA TTT 
FVAI D QECFAPGFAPRLQQF 
961 

TTG GAT GAA ACA CGG AAT TTG AAA CCG ATT TCT GAA GAA AAG CCT GTT CTA GTG CCT GGA 
LDETRNLKPI SEEKPVLVPG 
1021 

GAT CCT GAA AGA ATG AAT ACA GAA TAT AGC CAA AAG GCT GGA GGT TTG GTA TAC CAA GAA 
DPERMNTEYSQKAGGLVYQE 
1081 

GGG CAG ATA AAA GCT TTG GAA GAG TTG GCC ACA AAA TGT GAT GTT CAA ATG TTC TCA TAC 
GQI KALEELATKCDVQMFSY 
1141 

AAA CGA CTA AAA tga gga tga gat tta aat att ttt ttg tgt age tga aac tga ctt caa 
K R L K * 
1201 

acg aga aat gaa caa ttt cct aaa aag cag tta gat aag ggt tta ttt ttc att tat tta 
1261 

ttt ttt aac etc att ttt tat ata cga ata aaa tta atg etc *aa aaa aaa aaa aaa aaa 
1321 

aaa aaa a 
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tgg tgc taa gaa aaa ttt tgt gcg aaa ATG AAT TAT TCA AAG GAT GCC CCA GAA TTT GTT 
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61 

GTC TCT CCA AAA GAT GCT CGC GAA TTT GTT GTA AAA TGT ATG CAA ACA GTT GGA ACA TCC 

VSPKDAREFVVKCMQTVGTS 

121 

CCT GAC CAT GCT GGT CAA TTA GCA GAT CTC TTA TTA GAT GCT GAT CTT GTT GGG CAT TAC 
PDH AGQLADLLLDADLVGHY 
181 

AGT CAT GGT CTA AAT CGG CTT CAT ATT TAT GTG GAT GAC GTC AAA AAT GGA GTT AAA GGA 

SHGLNRLHIYVDDVKNGVKG 

241 

AAT GGA GTT CCA AAA GTG TTA AAA CAA AAA GGA GGC ACT GCT TGG GTG GAT GGA GAA AAT 

NGVPKVLKQKGGTAWVDGEN 

301 

CTT TTG GGT GCA GTT GTT GGC AAC TTC TGT ACC GAT TTG GCT ATT AAA TTG GCT AAA GAA 
LLGAVVGNFCTDLAI KLAKE 
361 

TTT GGT GTT GCT TGG GTG GTA ACA AAA AAT TCT AAT CAT TAT GGA GCT *GT CAA CAT TAT 



FGVAWVVTKNSNHYG 
421 

ACT AAG AAA ATT GCG AAT GCA GGA ATG GTG GGA ATG TCA TTT ACA 
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TCA CCT 
S P 



CTC 
L 



TKKIANAGMVGMSF' 
481 

ATG TTC CCC TGC CGT TCT TCT GAG ATC GGA CTA GGC ACA AAC CCT CTT TCT TGT TGT GCC 

MFPCRSSEIGLGTNPLSCCA 

541 

AAC TCG GAA AAG ACA GAA GAC AGT TTT TTG TTA GAC ATG GCT ACT ACA ACT GTT GCT CTA 
NS EKTEDS FLLDMATTTVAL 
601 

GGA AAG GTT GAG CTG GCA AAT TGT CGC GGT AAA ACA CAA ATT CCC TCA GCA TGG GGT GCC 
GKVELANCRGKTQI PSAWGA 
661 

GAT TCT AAA GGC AAT CCA TCA ACA GAC ACA CAA GTT GTT TTA CAT GGT GGC GGA CTT TTG 



K 
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H 



D S 
721 

CCT TTA GGC GGT ATA GAA GAG ACG GGA TCT TAC AAA GGA ACG GGT CTC TCA ATG ATG GGT 
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M 
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P L G G 
781 

GAA TTG TTT TGT GGA ATT TTG GCA GGG TCA AGT TTT GGA AAA AAT GTA CGA TTA TGG GGG 

ELFCGILAGSSFGKNVRLWG 

841 

CAA TCA CAC AAA GCC GCT GAC AAT GGC CAA TGT TTT GTT GCT ATT GAT CAA GAA TGT TTT 
ADNGQCFVAIDQECF 



H 



K 



Q 
901 

GCC CCA GGA TTT GCT CCT CGT TTA CAA CAA TTT TTG GAT GAA ACA CGG AAT TTG AAA CCG 

APGFAPRLQQFLDETRNLKP 

961 

ATT TCT GAA GAA AAG CCT GTT CTA GTG CCT GGA GAT CCT GAA AGA ATG AAT ACA GAA TAT 
I SEEKPVLVPGDPERMNTEY 
1021 

AGC CAA AAG GCT GGA GGT TTG GTA TAC CAA GAA GGG CAG ATA AAA GCT TTG GAA GAG TTG 
AGGLVYQEG 



K 



E E 



SQKAGGLV 
1081 

GCC ACA AAA TGT GAT GTT CAA ATG TTC TCA TAC AAA CGA CTA AAA TGA gga tga gat tta 

ATKCDVQMFSYKRLK* 

1141 

aat att ttt ttg tgt age tga aac tga ctt caa acg aga aat gaa caa ttt cct aaa aag 



1201 

cag tta gat aag ggt tta ttt ttc att tat tta ttt ttt aac etc att ttt tat ata cga 
1261 

age aga tat gac tga aac tgg agg tgg tga ttc tgt tga ate tgc aag tgt tta tgc taa 
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etc tgt ttg tga aat gtg egg aaa tta tga ggt tea act tea aac aat tea aag cag tea 

1381 

gga tac tct cag gga gaa att ggc age tgc taa aga att gta tga gaa ata tgg caa gga 
1441 

att gac aga aga gag gca tta teg aaa gga att gga aat taa att tgc tgc ttt aaa tga 
1501 

aga aac tga agg gaa aat tea gca atg tat tac 'caa tac aga aga ctt tga cag cgt att 
1561 

gee ttc tea gta aaa aac aa* aag ctg att tgt ctg ttt tgg aat c*c aat tag aat tgg 
1621 

eta gga ate gtc aaa aag age ttc aag aac aat tgg ttt tgt taa atg aaa ggt atg aaa 
1681 

aac ttt tac att taa aat etc aat gtg ctg aag aaa tgc gtg aac aac aaa ttg aac tgc 
1721 

etc aaa cag ttg aag aac ttc aat ttt tgg cat tgc agt tga *ag agg aat tga taa ctg 
1781 

aac gtg cag cac gtg age atg aaa gga ggg aat taa atg atg aat tgg eta tgg cac gtc 
1841 

aac age ttg ttg aat tgg aaa ttt gtc c*a gag aaa atg aag aat gaa ttt tat gat ata 
1901 

taa aaa tat att tat ttt get caa ata g*t ttt ata aat ttt aag age tga tag aaa aat 
1961 

tta gtt ttg *aa ttt ttg aag aat ata ttt t*t acg gtt tgc ac* cct tag aat ggt ttt 
2021 

gtt tta ata aat gc* c*g gtt gg* aaa aaa aaa aaa aaa aaa aaa aaa 
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Amino acid alignment 



1 M incognita MDH1 

2 M. incognita MDH2 

3 C. elegahs MDH1 

4 €- elegans MDH2 
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